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长江中下游流域 13 个克氏原螯虾群体
遗传多样性和遗传结构分析
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１．华中农业大学双水双绿研究院/作物遗传改良国家重点实验室,武汉４３００７０;

２．华中农业大学水产学院,武汉４３００７０

摘要　用８个SSR(simplesequencerepeats)分子标记分别对我国长江中下游流域的１３个克氏原螯虾野生

群体的等位基因数(Na)、期望杂合度(He)、观测杂合度(Ho)、多态性信息含量(PIC)、HardyＧWeinberg平衡指

数与遗传距离等进行研究.结果显示:各群体不同标记位点的等位基因数为３~５个,平均期望杂合度、平均观

测杂合度与多态性信息含量分别分布在０．３７~０．５７、０．２３~０．４８与０．４０~０．５６,表明在这些群体中存在较丰富的

遗传多样性.群体遗传距离聚类分析得出:１３个克氏原螯虾群体初步分化为３个类群,分别为以太湖(TH)与
鄱阳湖(PYH)为代表的类群,以重庆与巢湖为代表的类群和以洪湖、洞庭湖与洪泽湖等为代表的类群.以上结

果表明我国具有遗传多样的克氏原螯虾种质资源.
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　　克氏原螯虾(Procambarusclarkii),俗称小龙

虾,在动物分类学上隶属于节肢动物门(ArthropoＧ
da)、甲壳纲(Crustacea)、十足目(Decapoda)、螯虾

科(Cambaridae)、原螯虾属(Procambarus)[１Ｇ３];也

有文献中称其为蝲蛄科(Astacidae)[４Ｇ５].克氏原螯

虾属于底栖水生杂食性动物,可在１０~３０℃的淡水

环境中生长与繁殖[６Ｇ９].该物种原产于美国路易斯

安那州,最初由日本商人作为饲料动物源引入日本

国内,并 在 ２０ 世 纪 ３０ 年 代 引 入 中 国 南 京 地

区[２Ｇ３,５Ｇ６];之后,沿着我国长江与淮河流域迅速扩展

开来[３,６].
我国农户早在２００５年以前就已开始在稻田中

养殖克氏原螯虾[１０],目前已形成了巨大的产业链.
捕大留小、逆向选择以及种苗自繁自育的养殖模式

导致养殖的克氏原螯虾个头逐年变小、病害频发、种
质退化严重.而良种繁育是解决克氏原螯虾这些问

题的关键.

SSR(simplesequencerepeats)分子标记是对动

植物群体遗传分析与分子育种的重要标记.Li
等[１１]利用１２对SSR标记对我国３５个克氏原螯虾

群体的基因组 DNA 进行 PCR(polymerasechain
reaction)扩增与遗传分析得出我国境内的克氏原螯

虾遗传多样性较高.邢智珺等[６]对江苏省的８个地

域的克氏原螯虾群体进行采样,并利用８个SSR标

记鉴定其基因型,发现各地域群体存在遗传结构差

异,且遗传多样性丰富.丰富的种质群体是克氏原

螯虾遗传育种的重要资源.近年来,随着养殖区域

的不断扩张,野生种质资源的多样性濒临枯竭.因

此,收集、鉴定与保护野生克氏原螯虾种质资源显得

迫在眉睫.
目前,已报道的我国克氏原螯虾群体样本采集

地点相对较少或者较为集中,致使群体代表性不强.
为此,本研究在我国安徽、江苏、浙江、江西、湖北、湖
南以及重庆等长江流域的１３个地域对野生克氏原

螯虾进行了采样.利用８个SSR分子标记对上述

克氏原螯虾群体进行检测,对其遗传结构与遗传多

样性进行分析,鉴定克氏原螯虾不同地域品系,并收

集与保种,以期为克氏原螯虾遗传育种提供种质

资源.
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1　材料与方法

1.1　材　料

样品采 集 自 重 庆 (CQ)、宜 昌 (YC)、丹 江 口

(DJK)、监利(JL)、洪湖(HH)、洞庭湖Ｇ岳阳(DTHＧ
YY)、洞 庭 湖Ｇ沅 江 (DTHＧYJ)、九 江 (JJ)、安 庆

(AQ)、巢湖(CH)、鄱阳湖(PYH)、太湖(TH)与洪

泽湖(HZH),共１３个地域的３２６尾克氏原螯虾种

质群体;群体平均个体数为２５尾.分别取虾腹肌肉

置于无水乙醇中－２０℃冰箱保存,备用于提取基因

组DNA.
1.2　试验方法

１)DNA提取.取适量(约５０mg)克氏原螯虾

腹肌肉剪碎后放入２mL离心管内,采用苯酚/氯仿

法提 取 基 因 组 DNA[３].用 ２００μL 超 纯 水 溶 解

DNA,经琼脂糖凝胶电泳检测合格后存于－２０℃冰

箱中待用.

２)PCR扩增.扩增引物为已报道的８个SSR

标记 引 物 (PCLG２、PCLG１０、PCLG１３、PCLG１５、

PCLG１６、PCLG２９、PCLG３５与PCLG３７)[１２].扩增

体系:１０× Buffer４μL;dNTP１μL;rＧTaq 酶０．１

μL;引物２μL;克氏原螯虾基因组DNA模板２μL;
补充 ddH２O 至 ２０μL.扩增条件:９５ ℃ 预变性

３min;９５℃变性３０s;５８℃退火３０s;７２℃延伸

３０s;３５次循环后;７２℃再延伸７min;４℃保存.

３)聚丙烯酰胺凝胶电泳.电泳检测 PCR扩增

产物,并对每个标记的各样本电泳条带进行统计

分析.
1.3　遗传统计分析

利用８个SSR标记鉴定我国１３个克氏原螯虾

群体(表１)的基因型,通过POPGENE３．２软件[１３]

对１３ 个 群 体 的 观 测 杂 合 度 (Ho)、期 望 杂 合 度

(He)、等位基因数(Na)、多态信息含量(PIC)、HarＧ
dyＧWeinberg平衡指数与遗传距离等进行分析.根

据遗传距离数据利用 MEGA４．０软件[１４]对１３个群

体进行遗传聚类分析.
表１　克氏原螯虾群体采集地点与样本量

Table１　TheGeographicaldistributionandsamplesizeofthe１３crayfish(Procambarusclarkii)populations

地名 Location 纬度 Latitude 经度 Longitude 样本量 Samplesize

宜昌 YC N３０°７６′６０．７９″ E１１１°２８′４７．５５″ ２３

丹江口 DJK N３２°５９′３６．８０″ E１１１°４８′７５．４０″ ２３

监利JL N２９°８２′０９．５１″ E１１２°８２′０４．３２″ ２５

洞庭湖Ｇ岳阳 DTHＧYY N２９°１７′５８．９５″ E１１３°０８′０２．９４″ ２４

洞庭湖Ｇ沅江 DTHＧYJ N２８°８４′２７．４８″ E１１２°３９′５９．２４″ ２７

洪泽湖 HZH N３３°２３′３５．７５″ E１１８°５９′５５．１９″ ２９

洪湖 HH N２９°９５′４８．４０″ E１１３°４７′１１．４５″ ２８

太湖 TH N３１°０１′４３．４０″ E１２０°０３′７４．２２″ ２４

巢湖 CH N３１°５９′９４．７９″ E１１７°５７′６０．２９″ ２４

九江JJ N２９°６７′２４．７０″ E１１５°８５′８６．２３″ ２７

鄱阳湖 PYH N２８°８９′３９．７０″ E１１６°３３′７５．６８″ ２２

安庆 AQ N３０°５５′９８．５１″ E１１７°１３′５４．３７″ ２４

重庆 CQ N２９°９０′３６．５３″ E１０６°１１′１１．７９″ ２６

2　结果与分析

2.1　不同地域群体 SSR 标记基因型分析

通过聚丙烯酰胺凝胶电泳检测各标记 PCR产

物(图１)发现:各标记在整个克氏原螯虾样本群体

中的等位基因数均为３~５;其中,标记PCLG１５有５
个等位基因,标记PCLG１３、PCLG１６与PCLG３５均

有４个等位基因,其余的分别为３个等位基因.各

标记位点等位基因按照PCR产物片段大小依次定

义为“A”“B”“C”“D”“E”不同等位基因.为了区别

不同群体中主要基因型的差异,本研究将各标记位

点在不同群体中基因型频率大于０．３０的基因型作

为该群体的主要基因型;通过对各群体不同标记位

点的主要基因型的比较发现:洞庭湖Ｇ岳阳、洪湖与

洪 泽 湖 等 区 域 的 克 氏 原 螯 虾 在 多 个 标 记 位 点

(PCLG１０、PCLG１５与 PCLG３７)的主要基因型相

同,但它们不同于太湖与鄱阳湖等区域的主要基因

型(表２).所有检测到的主要基因型(８４个)中纯合

子(５８个)约占比６９％,推测近交可能是致使克氏原

螯虾种质群体纯化的主要原因.

４３
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图１　部分SSR标记PCR扩增产物的聚丙烯酰胺凝胶电泳图

Fig．１　ThepolyacrylamidegelelectrophoresisforthepartialPCRproductsoftheSSRmarkers

表２　８个SSR标记位点在１３个克氏原螯虾群体中的主要基因型

Table２　ThemajorgenotypesofeightSSRmakersinthe１３crayfish(Procambarusclarkii)populations

标记

Markers
等位基因数

N∗
a

宜昌

YC
丹江口

DJK
监利

JL
洞庭湖Ｇ
岳阳 YY

洞庭湖Ｇ
沅江 YJ

洪泽湖

HZH
洪湖

HH
太湖

TH
巢湖

CH
九江

JJ
鄱阳湖

PYH
安庆

AQ
重庆

CQ

PCLG１３ ４ AB AA AB AB BB BB BB AA DD AA AB AB AB

PCLG１５ ５ EE EE DE EE DD EE EE － BC EE EE EE DD

PCLG０２ ３ CC CC BC BC CC BC BC BB BC BB BC AC AB

PCLG１６ ４ BB BB － － BB － AC AB － － － BC －

PCLG２９ ３ CC BB BB － － － － CC AB AB AA BB AB

PCLG１０ ３ BB AA AA AA － AA AA － － BB BB － －

PCLG３５ ４ BB CC － AA AA － AA DD － AA BC BD AB

PCLG３７ ３ BB BB BB BB BB BB BB AA BC AA AA AA BB

　注:N∗
a ,等位基因数,基因型频率大于０．３的基因型被定义为主要基因型,“－”表示该群体中无主要基因型.Note:N∗

a ,Allelenumber,
thegenotypewithafrequencymorethan０．３wasdefinedasthemajorgenotype,“－”indicatednomajorgenotypeinthatpopulation．

2.2　不同地域群体遗传多样性分析

对不同地域群体的平均杂合度(８个标记的杂

合度均值)进行分析得出:不同地域群体的平均期望

杂合度(He)分布在０．３７~０．５７,平均观测杂合度

(Ho)分布在０．２３~０．４８(表３).此外,不同地域群

体的平均多态信息含量(PIC 值)分布在 ０．４０~
０．５６.当 PIC 值大于 ０．５ 时,表示具有高多态性;

０．２５＜PIC＜０．５时,表示中度多态性[１５].本研究

中,３个地域(宜昌、丹江口与洪泽湖)的克氏原螯虾

群体平均PIC值均大于０．５,表现为高多态性;其余

地域的平均 PIC 值均大于０．２５,达到了中度多态

性.上述１３个不同地域克氏原螯虾群体的２种杂

合度(Ho与 He)与多态性信息含量(PIC值)等结果

表明:我国长江中下游流域的克氏原螯虾群体具有

相对较高的遗传多样性.

2.3　不同地域群体 HardyＧWeinberg 平衡分析

根据所有的标记基因型进行 HardyＧWeinberg
平衡分析.其结果表明,８ 个标记 位 点 中,标 记

PCLG１３位点在 １３ 个群体中基因型分布均处于

HardyＧWeinberg平衡(P＞０．０５);标记PCLG０２位

点只在宜昌(YC)群体中基因型分布偏离 HardyＧ
Weinberg平衡(P＜０．０５),PCLG１５与 PCLG３５位

点在２个群体中基因型分布偏离 HardyＧWeinberg
平衡(P＜０．０５)(表４);其余４个标记位点均在２个

以上群体的基因型分布偏离 HardyＧWeinberg平衡

(P＜０．０５).此外,所有８个标记在整个群体中的

基 因 型 分 布 均 偏 离 HardyＧWeinberg 平 衡

(P＜０．０５)(表４).综合上述结果与各标记位点基

因型纯合率较高等结果,表明各标记位点均存在杂

合子缺失.

５３
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表３　８个SSR标记位点在１３个克氏原螯虾群体中的平均多态信息含量与平均杂合度

Table３　ThepolymorphisminformationcontentandheterozygosityofeightSSRmakersloci

inthe１３populationsofcrayfish(Procambarusclarkii)

群体

Population
多态信息含量PIC

Mean±SD
观测杂合度 Ho

Mean±SD
期望杂合度 He

Mean±SD

宜昌 YC ０．５２±０．２０ ０．３１±０．１４ ０．５４±０．２０

丹江口 DJK ０．５２±０．１１ ０．２３±０．１９ ０．５４±０．１１

监利JL ０．４９±０．１０ ０．３６±０．２４ ０．５２±０．１０

太湖 TH ０．４４±０．１８ ０．３５±０．２６ ０．４８±０．１８

巢湖 CH ０．４５±０．２０ ０．４６±０．２３ ０．４３±０．２０

洞庭湖Ｇ岳阳 DTHＧYY ０．４４±０．１５ ０．４１±０．２３ ０．４８±０．１５

洞庭湖Ｇ沅江 DTHＧYJ ０．４８±０．２０ ０．３３±０．１９ ０．４２±０．２１
洪泽湖 HZH ０．５６±０．１４ ０．４５±０．２８ ０．５７±０．１４
洪湖 HH ０．４１±０．１５ ０．３８±０．２４ ０．４８±０．１６
九江JJ ０．４０±０．２１ ０．３３±０．２３ ０．３７±０．２２
鄱阳湖 PYH ０．４７±０．２２ ０．３１±０．２０ ０．４５±０．２２
安庆 AQ ０．４８±０．２２ ０．４２±０．２６ ０．５０±０．２２
重庆 CQ ０．４８±０．２４ ０．４８±０．２０ ０．５６±０．１５

　注 Note:Ho:观测杂合度 Observedheterozygosity;He:期望杂合度 Expectedheterozygosity;SD:标准差Standarddeviation．

表４　哈迪Ｇ温伯格平衡检验

Table４　HardyＧWeinbergequilibriumtest

标记

Markers
宜昌

YC
丹江口

DJK
监利

JL
洞庭湖Ｇ岳阳

DTHＧYY
洞庭湖Ｇ沅江

DTHＧYJ
洪泽湖

HZH
洪湖

HH
太湖

TH
巢湖

CH
九江

JJ
鄱阳湖

PYH
安庆

AQ
重庆

CQ
总体

All

PCLG１３ ０．００

PCLG１５ ０．００ ０．０１ ０．００

PCLG０２ ０．００ ０．００

PCLG１６ ０．００ ０．０１ ０．０２ ０．００

PCLG２９ ０．０１ ０．０１ ０．００ ０．００ ０．００

PCLG１０ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００

PCLG３５ ０．００ ０．００ ０．００

PCLG３７ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．０１ ０．００ ０．０１ ０．００ ０．００

　注 Note:仅列出P＜０．０５的数值,ThePvaluelessthan０．０５werelisted．

2.4　不同地域群体的遗传距离分析

通过遗传距离分析发现:监利(JL)、丹江口

(DJK)、洞庭湖Ｇ岳阳(DTHＧYY)、洪泽湖(HZH)与
洪湖(HH)５个地域群体中,任意两群体之间的遗传

距离(D)均小于０．１(表５);据遗传距离进行聚类分

析,结果显示:该５个群体与洞庭湖Ｇ沅江(DTHＧ
YJ)群体聚为一类(第一类)(图２).宜昌群体与第

一个 类 群 的 ５ 个 群 体 的 遗 传 距 离 相 对 较 近

(D＜０．２).太湖(TH)、九江(JJ)、安庆(AQ)与鄱阳

湖(PYH)地域群体的遗传距离相对较近,属于同一

类(第 二 类),它 们 之 间 的 遗 传 距 离 (D)分 布 在

０．０８~０．３７(表５).此外,巢湖(CH)与重庆(CQ)群
体分别与其他群体的遗传距离相对较远,而它们之

间遗传距离相对较近(D＝０．２６),聚为一类(第三

类)(图２).

图２　１３个克氏原螯虾群体的NeighborＧ
Joining聚类分析图

Fig．２　Dendrogramofthe１３crayfish
(Procambarusclarkii)populationsbasedon

NeighborＧJoiningclusteranalysis
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表５　１３个克氏原螯虾群体的遗传距离

Table５　Thegeneticdistanceamongthe１３crayfish(Procambarusclarkii)populations

群体

Population
宜昌

YC
丹江口

DJK
监利

JL
太湖

TH
巢湖

CH
洞庭湖Ｇ岳阳

DTHＧYY
洞庭湖Ｇ沅江

DTHＧYJ
洪泽湖

HZH
洪湖

HH
九江

JJ
鄱阳湖

PYH
安庆

AQ
丹江口 DJK ０．１３

监利JL ０．１７ ０．０５

太湖 TH ０．３８ ０．４３ ０．４７

巢湖 CH ０．２４ ０．３８ ０．３１ ０．４０

洞庭湖Ｇ岳阳

DTHＧYY
０．１９ ０．０６ ０．０６ ０．５１ ０．５３

洞庭湖Ｇ沅江

DTHＧYJ
０．３６ ０．１９ ０．０９ ０．６９ ０．５６ ０．０８

洪泽湖 HZH ０．１６ ０．０７ ０．０６ ０．４８ ０．４４ ０．０４ ０．１３

洪湖 HH ０．１４ ０．０６ ０．０６ ０．５５ ０．４１ ０．０５ ０．１５ ０．０４

九江JJ ０．３２ ０．３４ ０．３２ ０．２３ ０．３７ ０．３８ ０．６１ ０．３０ ０．３３

鄱阳湖 PYH ０．１８ ０．２０ ０．２７ ０．３７ ０．３３ ０．３３ ０．５６ ０．２２ ０．２０ ０．１６

安庆 AQ ０．１９ ０．２２ ０．２６ ０．２４ ０．２３ ０．３６ ０．５４ ０．２６ ０．２２ ０．１７ ０．０８

重庆 CQ ０．３６ ０．３６ ０．２５ ０．５９ ０．２６ ０．３８ ０．２９ ０．３５ ０．３８ ０．５４ ０．４８ ０．４２

3　讨　论

3.1　我国克氏原螯虾具有较为丰富的遗传多样性

研究者们为研究克氏原螯虾入侵我国的路线,
收集我国不同地域的克氏原螯虾种质群体进行遗传

分析,其结果表明克氏原螯虾是从我国南京地区登

陆,并随着长江与淮河等水系逐步扩展开来[３,１６Ｇ１７];
同时,众多研究者发现我国的克氏原螯虾具有较高

的遗传多样性[３,５Ｇ６,１３].相较前人研究,本研究的采

样点分布相对均匀(表１).利用８个SSR标记对该

１３个地域群体进行遗传分析得出各标记位点在检

测群体中的平均期望杂合度(He)分布在０．３７~
０．５７、平均多态信息含量(PIC)分布在０．４０~０．５６;
这些结果表明:该１３个地域的克氏原螯虾具有较高

的遗传多样性.综上,尽管本研究与已报道的克氏

原螯虾群体样本并不相同,但是二者得出了相似的

结论,即我国长江中下游流域的克氏原螯虾群体具

有较高的遗传多样性,能为遗传育种研究提供种质

资源.
3.2　我国克氏原螯虾初步形成不同遗传群体

克氏原螯虾的扩展途径主要为随水系自然传播

与人为引种.克氏原螯虾被引入我国南京地区,以
及在向其他地域传播的过程中,人为引种扮演了重

要的角色[３,６,１６Ｇ２１].人为引种的群体数量通常较小,
由于奠基者效应,易使引入不同地域的群体基因型

产生差异,从而导致群体分化.本研究通过对１３个

地域的克氏原螯虾群体进行 HardyＧWeinberg平衡

分析得出:８个标记位点在１３个群体中达到 HardyＧ
Weinberg平衡的平均群体数为９．１个;尤其,标记

PCLG１３位点在上述１３个群体中均达到了 HardyＧ
Weinberg平衡.然而,在整个群体中所有检测标记

位点 均 偏 离 HardyＧWeinberg 平 衡 (P ＜０．０１)
(表４).这些结果表明多数地域群体内部各基因型

分布均衡,但在不同地域群体间的基因型存在分布

失衡或差异;推测不同地域群体已经出现遗传分化.
尤其,通过遗传距离聚类分析发现:１３个不同地域

的群体可以分为３个类群;其中,以洪湖与洪泽湖等

群体为代表的类群和以太湖与鄱阳湖群体为代表的

类群遗传距离差异最大(图２).对这两类群的主要

基因型分析也发现:它们之间存在明显的等位基因

差异(表２).这些结果表明这两类群的遗传结构已

出现差异.因此,推测奠基者效应很大可能是导致

我国不同地域克氏原螯虾种群分化的原因,但也难

以排除克氏原螯虾进入我国南京地区后向不同地域

扩展的历程中,为了适应不同环境的选择压力而发

生了进化变异的可能.此外,洞庭湖、洪湖与洪泽湖

等附近存在克氏原螯虾人工养殖区域,它们之间存

在人为相互引种与基因交流,可能导致了上述几个

湖区的野生种质之间产生同质化.而鄱阳湖和太湖

区域并非克氏原螯虾养殖区,无人为引种,同时存在

地理隔离,从而形成相对独立的类群;综上表明我国

克氏原螯虾有向不同遗传群体分化的趋势.
3.3　克氏原螯虾种质保护与遗传育种

近年来,我国克氏原螯虾养殖规模发展迅猛,各
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养殖区的人为相互引种与种苗自繁自育模式加剧了

它们的种质退化.本研究发现处于克氏原螯虾养殖

区附近的天然湖泊,如洪湖、洞庭湖与洪泽湖中的克

氏原螯虾野生种质同质化严重,它们之间的遗传距

离最小值为０．０４(表５);表明这些湖区之间的克氏

原螯虾野生种质资源多样性遭受到了严重的破坏,
这对它们适应环境变化与可持续繁衍是极为不利

的.为此,鉴定与保护克氏原螯虾种质资源多样性

显得尤为重要.我国克氏原螯虾养殖过程中病害频

繁发生,如“５月魔咒”等;良种繁育是解决当前克氏

原螯虾病害与个体较小等问题的重要途径.遗传多

样的种质资源是良种繁育的遗传基础和基因资源.
本研究鉴定到３个不同的克氏原螯虾类群(图２),
它们之间存在一定的遗传多样性,对它们进行收集

与保种,进而为克氏原螯虾杂交育种提供种质资源.
我国克氏原螯虾属于外来物种,较它们的原产地群

体,其遗传多样性仍有很大的局限性.因此,除了利

用我国境内的克氏原螯虾野生种质进行遗传育种,
从原产地或者世界其他地域引种也是获得克氏原螯

虾优良种质资源的重要途径.
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WUYibo２,SONGChaowei２,BAIXufeng１,２

１．ShuangshuiShuanglüInstitute/NationalKeyLaboratoryofCropGeneticImprovement,

HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan４３００７０,China;

２．CollegeofFisheries,HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan４３００７０,China

Abstract　Geneticanalysisof１３redswampcrayfish(Procambarusclarkii)populationsfromdifＧ
ferentregionsoftheYangtzeRiverbasininChinawereperformedusing８simplesequencerepeats
(SSR)makers．Theallelenumber,herterozygosity,polymorphisminformationcontent(PIC),HardyＧ
Weinbergequilibriumindexandgeneticdistanceinthe１３populationswereidentified,respectively．The
resultsshowedthattherewere３Ｇ５allelesateachSSRmarkerlocusinthepopulation,theexpectedhetＧ
erozygositywere０．３７Ｇ０．５７,theobservedheterozygositywere０．２３Ｇ０．４８,andthePICwere０．４０Ｇ０．５６,reＧ
spectively,suggestingahighergeneticdiversityamongtheinvestigatedpopulations．Inaddition,３groups
wereclassifiedbyaneighborＧjoiningmethodbasedonthegeneticdistanceamongthepopulations．Taihu
(TH)andPoyanghu (PYH)populationsrepresentedthefirstgroup,Chongqing (CQ)andChaohu
(CH)populationsrepresentedthesecondgroupandHonghu(HH),andDongtinghu(DTH)andHongＧ
zehu(HZH)populationsrepresentedthethirdgroup．TheseresultsindicatethatChinahasaredswamp
crayfishresourceofhighgeneticdiversity．

Keywords　redswampcrayfish(Procambarusclarkii);simplesequencerepeats(SSR)marker;geＧ
neticdiversity;geneticstructure;populationdifferentiation
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